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ABSTRACT 
In Marine Biology, the traditional thought was that dispersion of species was rather 
homogenous through seas given the lack of evident barriers to dispersion. However, scientists 
soon evidenced the occurrence of some oceanographic discontinuities. In the present research 
we have analyzed the spatial and temporal genetic differentiation of the marine crab Liocarcinus 
depurator populations across the three permanent or semipermanent oceanographic 
discontinuities found along the western Mediterranean: Gibraltar Straits, Almeria-Oran Front 
and Ibiza Channel. A partial fragment of the Cytochrome oxidase I gene (527 pb) was 
sequenced in 146 individuals collected in five localities (Cadis, West Alboran, Alacant, València 
and Delta de l’Ebre) during 2014 and 35 individuals collected in Delta de l’Ebre in 2007. The 
sequences obtained from these individuals were used to complete a temporal study about the 
genetic structure of this crab in four different periods. We have analyzed their genetic 
composition through time, the effects of oceanographic discontinuities over the gene flow, and 
whether these discontinuities were permanent or not. According to our results, we conclude that 
L. depurator presents two haplogroups: One most frequently found in Cadiz and West Alboran 
(“Atlantic”), and the other in Alacant, Valencia and Delta de l’Ebre (“Mediterranean”). From a 
temporal point of view, haplotype frequencies are not stable within populations, gene flow is 
asymmetric, and the oceanographic discontinuities are not permanent. The present study 
highlights the importance of temporal replicates to better understand the spatial genetic 
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INTRODUCCIÓ 
Tradicionalment es pensava que la distribució genètica de les poblacions d’espècies 
marines era homogènia degut a l’aparent absència de barreres físiques, fet que 
facilitaria una dispersió no restrictiva. En canvi, en les poblacions d’espècies terrestres, 
es troben barreres físiques evidents, com serralades, rius, llacs, mars i altres tipus 
d’obstacles que aïllen genèticament els organismes terrestres. No obstant, en les 
últimes dècades, s’ha observat que la dinàmica espaial i temporal del flux gènic de les 
poblacions marines és més complexa del que es pensava. Això es deu a la 
importància de diversos factors com els corrents marins, que provoquen discontinuïtats 
oceanogràfiques com girs i fronts oceànics que poden reduir o augmentar la mescla i 
dispersió de larves i adults d’una manera significativa, afectant a l’estructura de llurs 
poblacions (Weersing, & Toonen, 2009; García-Merchán, 2012). La comprensió de 
com aquestes discontinuïtats determinen els patrons de distribució dels organismes i 
de llurs poblacions ha estat objecte de diversos estudis. Així en base a patrons 
filogeogràfics s’han identificat diverses barreres causades per aquestes discontinuïtats 
en els mars i oceans del món (Duda jr., & Lessios, 2009; Reece et al., 2010).  
Una de les eines utilitzades per estudiar l’efecte de les discontinuïtats oceanogràfiques 
sobre la distribució de les espècies, és l’ús de marcadors moleculars. Per fer estudis 
filogeogràfics, és a dir, per inferir en diferents escales temporals i entendre processos 
històrics, es sol utilitzar marcadors d’orgànuls citoplasmàtics DNA mitocondrial 
(mtDNA) i el del cloroplast (cpDNA), i en certes ocasions marcadors del DNA nuclear 
(Avise et al., 1987). En canvi, per estudiar processos contemporanis, els que s’usen, 
són un altre tipus de marcadors, els microsatèl·lits (Wang, 2010). L’ús d’un o de l’altre 
està subjecte al tipus d’estudi degut a la diferencia de les seves taxes de mutació. El 
mtDNA té una taxa de mutació de 6x10-8 (Haag-Liautard et al., 2008), la qual es més 
baixa que la dels microsatèl·lits que es de 4,5x10-4 (Whittaker et al., 2003).  
El mar Mediterrani és una conca marina semitancada envoltada d’una gran massa 
continental connectada amb l’oceà Atlàntic a través de l’Estret de Gibraltar (García-
Merchán et al., 2012). Els patrons de circulació de les aigües de l’oest del Mediterrani 
es caracteritzen per una entrada d’aigua atlàntica per la part superior de l’Estret. 
Aquesta presenta una concentració salina més baixa que la del Mediterrani, ja que 
aquest mar té una gran pèrdua d’aigua per evaporació i molt poca entrada d’aigües 
fluvials, provocant que les aigües d’aquest mar tinguin una salinitat bastant elevada. La 
sortida d’aigua mediterrània té lloc a la part inferior de la columna d’aigua, ja que és 
més densa que l’aigua atlàntica (Millot, 2005). Aquests patrons van ser establerts des 
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del Pleistocè (Cacho et al., 1999). Així aquesta part del Mediterrani és una àrea ideal 
d’estudi on es poden caracteritzar les diferents discontinuïtats oceanogràfiques a 
través del flux gènic de les espècies. A més, la majoria de discontinuïtats 
oceanogràfiques de l’oest del Mediterrani es troben a la costa espanyola (Schunter et 
al., 2011). Per aquesta raó, s’han realitzat nombrosos estudis genètics que estudien 
l’efecte de les discontinuïtats oceanogràfiques sobre diferents grups zoològics en 
l’àrea atlàntica-mediterrània. Per exemple, Galarza et al. (2009b) estudien l’efecte de 
les discontinuïtats oceanogràfiques sobre la distribució genètica de set espècies de 
peixos, i García-Merchán et al. (2012) estudien l’efecte d’aquestes sobre la distribució 
genètica de set crustacis a l’oest del Mediterrani. Les discontinuïtats oceanogràfiques 
estudiades en aquests treballs i també en el present son l’Estret de Gibraltar (GS), el 
Front Almeria-Orà (AOF) i el Canal d’Eivissa (IC).
S’ha demostrat en diversos estudis que l’Estret de Gibraltar actua com a barrera, ja 
que s’han trobat diferències genètiques entre les poblacions separades per aquesta 
discontinuïtat (Papetti et al., 2005; Galarza et al., 2009a; Sala Bozano et al., 2009; 
García-Merchán et al., 2012). El Front Almeria-Orà actua de barrera semipermanent 
sent una de les discontinuïtats oceanogràfiques principals que separa aigües 
atlàntiques i mediterrànies. Depenent de les condicions de l’hivern, el gir anticiclònic de 
l’est del mar d’Alboran pot modificar la posició geogràfica i la força d’aquest front 
(Tintore et al., 1988). Aquesta discontinuïtat també actua com a principal barrera 
genètica de moltes especies de l’Atlàntic i del Mediterrani, com algues, esponges, 
mol·luscs, crustacis i peixos (Patarnello et al., 2007; Galarza et al., 2009b; Schunter et 
al., 2011; García-Merchán et al., 2012). Finalment, el Corrent del Nord provinent del 
noroest del Mediterrani passant pel norest de la península Ibèrica sovint indueix, en 
conjunció amb el Corrent Balear, un gir anticiclònic en el Canal d’Eivissa, que fa que el 
corrent passi vorejant les Illes Balears. Això genera un efecte disruptiu en la circulació 
fent estancar els corrents mediterranis en la conca noroest del mar (Pinot et al., 2002). 
Aquest efecte indueix l’existència de  diferències genètiques entre algunes poblacions 
d’espècies separades per aquesta discontinuïtat (Mokhtar-Jamaï et al., 2011; Schunter 
et al., 2011; García-Merchán et al., 2012). 
La majoria d’espècies del litoral presenten una capacitat de dispersió restrictiva en el 
seu estadi adult, per tant, el mecanisme més important per a la dispersió d’aquestes 
espècies és durant les seves fases pelàgiques (Cowen et al., 2006). García-Merchán 
et al. (2012), un dels estudis esmentats anteriorment, va treballar amb set espècies de 
crustacis; un d’aquests crustacis era el cranc Liocarcinus depurator (Linnaeus, 1758) 
de la família Portunidae, conegut sovint com a cranc de sopa. El seu mecanisme de 
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dispersió te lloc durant el seu estadi larvari planctònic en aigües epipelàgiques de la 
plataforma continental (Macpherson et al., 2010). Aquesta espècie és una bona 
candidata per a estudiar les discontinuïtats oceanogràfiques de la costa mediterrània 
peninsular (Estret de Gibraltar, Front Almeria-Orà i Canal d’Eivissa) ja que es
distribueix al llarg de tota la costa i presenta estructuració genètica poblacional. 
Aquesta espècie es distribueix al llarg de les costes de l’Atlàntic oriental, des de l’oest 
del Sàhara fins a les costes de Noruega, així com en tot el mar Mediterrani (Rufino et 
al., 2005), on és una de les espècies més comunes de la plataforma continental 
(Abelló et al., 2002). Es característic dels fons fangosos terrígens de la plataforma i 
talús superior (Abelló, 1993). S’ha arribat a trobar a més de 1000 metres de profunditat 
(Cartes et al., 1993), però on es troben les seves màximes densitats és entre els 0 i 
200 metres de profunditat (Abelló et al., 1988; Abelló, 1993). La seva longevitat no es 
gaire elevada, havent estat estimada en un màxim de 2-3 anys, encara que 
normalment viu entre 1,5 i 2 anys (Macpherson et al., 2010). L. depurator no precisa a 
priori requeriments ecològics molt estrictes, fet que fa que aquesta espècie presenti un 
gran poder de colonització. No obstant, el seu punt dèbil en aigües mediterrànies 
sembla ser la seva reproducció (Macpherson et al., 2010), que preferentment té lloc 
durant l’hivern (Abelló, 1989). En l’actualitat està sent afectada bastant negativament 
per l’escalfament de les aigües provocant una davallada poblacional significativa 
(Rufino et al., 2005; Rufino et al., 2006b).    
Treballs previs van estudiar la filogeografia d’aquest cranc en diferents anys al llarg de 
la costa peninsular atlàntica-mediterrània, utilitzant com a marcador molecular un 
fragment del gen mitocondrial Citocrom Oxidasa I (COI) (García-Merchán, 2012; 
García-Merchán et al., 2012; Roda, 2014). En el present treball s’ha pogut aprofundir 
més l’estudi de l’efecte de les tres discontinuïtats oceanogràfiques esmentades  
anteriorment sobre la dispersió larvària d’aquesta espècie al llarg del temps. En els 
estudis de García-Merchán (2012) i Roda (2014) corresponents als anys de mostreig 
2009/2010 i 2013 respectivament, s’observa que la barrera principal on disminueix el 
flux gènic és el Front Almeria-Orà. En canvi, García-Merchán et al. (2012) suggereix 
que la principal barrera dels mostrejos del 2007 és el Canal d’Eivissa. Tenint en 
compte que s’obtenien les seqüències d’individus adults i que el mecanisme de 
dispersió és larvari, la informació de l’estat de les discontinuïtats oceanogràfiques és 
d’un any anterior al mostreig. 
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OBJECTIUS 
Aquest treball és un estudi temporal de l’estructura genètica de cinc poblacions del 
cranc Liocarcinus depurator distribuïdes al llarg de la costa atlàntica-mediterrania de la 
península ibèrica: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), 
València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT). Aquestes poblacions es troben a la zona de 
la plataforma continental i el tal·lus superior separades per tres discontinuïtats 
oceanogràfiques: Estret de Gibraltar (GS), Front Almeria-Orà (AOF) i el Canal 
d’Eivissa (IC) (Fig. 1). Amb les seqüencies del marcador mitocondrial Citocrom 
Oxidasa I dels individus procedents dels mostrejos del 2014, es complementarà 
l’estudi temporal amb les seqüencies obtingudes durant el temps i que han estat 
objecte d’estudi d’altres treballs (García-Merchán, 2012; García-Merchán et al., 2012; 
Roda, 2014). Per tant els objectius concrets d’aquest estudi són:
- Analitzar la composició genètica de L. depurator a poblacions de Cadis, Oest 
del mar d’Alboran, Alacant, València i Delta de l’Ebre mostrejades l’any 2014. 
- Comparar els resultats de l’any 2014 amb els d’anys previs realitzats a les 
mateixes poblacions. 
- Estudiar l’efecte de les discontinuïtats oceanogràfiques Estret de Gibraltar, 
Front Almeria-Orà i Canal d’Eivissa, sobre el flux gènic de L. depurator. 
- Estudiar l’estabilitat de les discontinuïtats oceanogràfiques d’estudi al llarg del 
temps.
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MATERIAL I MÈTODES 
Àrea d’estudi i mostreig en diferents períodes 
En el present treball hem analitzat i utilitzat diferents mostres de Liocarcinus depurator. 
El mostreig es va realitzar en una població atlàntica, Cadis (CADI), i en quatre 
poblacions del Mediterrani occidental: Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant 
(ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT) (Fig. 1). Aquest es va dur a terme en 
quatre períodes diferents: 2007 exceptuant la població de l’Oest del mar d’Alboran que 
va ser mostrejat al 2005; 2009 exceptuant Cadis i València mostrejats al 2010; 2013, i 
2014. L’obtenció de les mostres va ser mitjançant pesca demersal. Les poblacions 
mediterrànies van ser capturades en les campanyes de recerca pesquera MEDITS_ES 
(Bertrand et al., 2002), i les poblacions de Cadis van ser capturades en les campanyes 
ARSA (López de la Rosa, 1997; Silva et al., 2011). Totes elles van ser dutes a terme 
per l’Instituto Español de Oceanografia, a bord dels vaixells oceanogràfics “Cornide de 
Figura 1. Mapa de les zones de mostreig. Es mostren els principals corrents marins (en blau) presents a
l’occident del mar Mediterrani. Les línies discontinues gruixudes representen les discontinuïtats 
oceanogràfiques d’aquest estudi: GS (Estret de Gibraltar), AOF (Front Almeria-Orà) i IC (Canal d’Eivissa). 
Les línies grises representen les isòbates de 200 i 1000 metres de profunditat. Els cercles vermells 
indiquen les àrees de mostreig de cada any. Les zones de mostreig foren: Cadis (CADI), Oest del mar 
d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT). Aquest mapa es va realitzar 
amb l’ajuda del programa Surfer (Golden software Inc.).
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Saavedra” i “Miguel Oliver”. El rang de les profunditats de mostreig va ser entre <50 i 
800 m de profunditat. Les mostres obtingudes van ser conservades a 4°C en etanol 
96%. 
Seqüenciació parcial del gen Citocrom Oxidasa I (COI) 
En el present treball s’ha extret el DNA a partir del teixit muscular dels individus dels 
mostrejos del 2014 i dels del Delta de l’Ebre del 2007. Amb la finalitat de minimitzar la 
diferenciació associada al dimorfisme sexual (Mori, & Zunino, 1987; Abelló et al., 1990; 
Rufino et al., 2006a) i a la diferenciació al·lomètrica relacionades amb l’ontogènia 
(Abelló et al., 1990; Guerao, & Abelló, 2011), es van seleccionar els individus mascles 
de talles superiors a 30 mm d’amplada de cefalotòrax. Es van analitzar entre 27 i 35 
individus per població. En l’extracció es va utilitzar la resina Chellex 10% (Fluka) 
seguint el protocol de Estoup et al. (1996) o amb el mètode per columna, seguint el 
protocol QIAamp® DNA Mini Kit (Qiagen Inc), ja que hi havia algunes mostres que 
presentaven el teixit muscular degradat. Es va amplificar una part del gen mitocondrial 
Citocrom Oxidasa I (COI), mitjançant una PCR amb els primers universals LCO1490 i 
HCO2198 (Folmer et al., 1994). L’amplificació va ser realitzada amb un volum total de 
reacció de 20 μl per mostra que contenia 1 μl de DNA i 19 μl de barreja, que contenia 
12,7 μl H2O (ECOLAV), 4 μl buffer (x5) (Promega), 1 μl MgCl2 (25mM) (Promega), 0,5 
μl dNTPs (1mM), 0,4 μl primer Forward (LCO1490, 10μM, 5'-
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3'), 0,4 μl primer Reverse (HC02198, 10μM, 5’ 
TGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTTA 3’) i 0,2 μl GoTaq (5U/μl) (Promega). El 
protocol d’amplificació va ser: 4 min a 94ºC, 30 cicles de 1 min a 94ºC, 1min a 48ºC, 1 
min a 72ºC i extensió final de 7 min a 72ºC. Les PCRs es van netejar amb ExoSAP, 
que és una barreja de 1.2U Exonucleasa (Epicentre) i 1.2U “Shrimp Alkaline 
Phosphatase” (Promega) a una proporció de 1:2 (ExoSAP:PCR) incubant la mescla a 
37ºC durant 15 min i després a 80ºC durant 15 min. Finalment es van seqüenciar a 
Macrogen (Seül, Corea del Sud) i per problemes logístics les darreres es van fer als 
Serveis Científics i Tècnics de la Universitat de Barcelona (Barcelona, Espanya). 
Les seqüències del període 2007 exceptuant les del Delta de l’Ebre van ser obtingudes 
per García-Merchán et al. (2012), les del 2009 per García-Merchán (2012) i les del 
període 2013 per Roda (2014). 
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Anàlisi de dades 
Les seqüències del 2014 i del Delta de l’Ebre del 2007 van ser alineades i tallades 
amb les dels altres períodes, obtenint un alineament de 527 pb usant el programa 
SeqManTMII (DNASTAR), i ordenades amb el software BioEdit v7.2.5 (Hall, 1999). El 
nombre d’haplotips, diversitat haplotípica (Hd) i diversitat nucleotídica (π) per població i 
període van ser calculats amb el programa DnaSP v5.10 (Librado, & Rozas, 2009). Per 
poder comparar la diversitat genètica entre les poblacions amb diferent nombre 
d’individus es va calcular la riquesa haplotípica (Hr) amb el software Contrib 1.02 (Petit 
et al., 1998). La nomenclatura dels haplotips obtinguts en el present treball segueix la 
ja descrita a García-Merchán et al. (2012), García-Merchán (2012) i Roda (2014). 
La xarxa haplotípica es va construir aplicant el “median joining network algorithm” 
(Bandelt et al., 1999) amb el software NETWORK v4.6.1.3 (Fluxus Technology). A més 
es va construir un arbre filogenètic dels haplotips utilitzant el mètode bayesià amb el 
programa MrBayes v3.2 (Ronquist et al., 2012) aplicant l’opció de seguir un model 
evolutiu mixt d’aquest programa. Es va córrer 1 cadena freda i 3 calentes per dos runs, 
i es van generar 1.000.000 de generacions, guardant un arbre cada 100 generacions. 
A partir del programa FigTree v1.4.2 (Rambaut, 2014) es va poder visualitzar l’arbre 
filogenètic dels haplotips usant com a outgrup Liocarcinus maculatus (FJ174949) 
(Palero et al., 2009). Amb aquest arbre es van classificar els diferents haplogrups.  
Les diferències genètiques entre anys de mostreig de cada població van ser estimades 
a partir dels valors GammaST globals i comparant entre parells de períodes calculats 
amb el programa DnaSP. També es van estimar les diferències genètiques entre 
parells de poblacions contigües en el mateix o similar any de mostreig a partir de 
valors GammaST calculats amb el mateix programa. La seva significació es va obtenir 
usant l’estadístic Snn (Hudson, 2000), considerant significatius els p-valor menors que 
0,05.  
Per estudiar si les distàncies genètiques del marcador utilitzat estaven correlacionades 
amb les distàncies geogràfiques, obtingudes a partir del programa Karto V5.2 (Cadiou, 
1994) seguint la línia isobàtica de 200 m de profunditat, es va realitzar un test de 
Mantel amb els individus capturats el mateix any. Per els mostrejos de 2007 es van 
analitzar totes les zones de mostreig menys la població de l’Oest del mar d’Alboran. 
Pel mostreig de 2009 es van analitzar les poblacions de l’Oest del mar d’Alboran, 
d’Alacant i del Delta de l’Ebre. Pel que fa els mostrejos de 2013 i 2014 es van analitzar 
totes les poblacions.   
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RESULTATS 
Variabilitat genètica  
En el present projecte s’han seqüenciat 146 individus de Liocarcinus depurator 
mostrejats l’any 2014. A més, es van seqüenciar 35 individus mostrejats al Delta de 
l’Ebre en la campanya de 2007 (Taula supl. 1). Per tant, tota la informació que tenim 
actualment sobre L. depurator es correspon a l’estudi d’un total de 546 seqüències 
(Taula 1). En concret es van analitzar 22, 24, 32 i 27 individus procedents de Cadis 
(CADI), les quals corresponen als anys 2007, 2010, 2013 i 2014 respectivament. El 
nombre d’haplotips descrits en aquesta població durant els anys de mostreig està 
comprès entre 8 i 13, segons l’any de mostreig. La riquesa haplotípica (Hr) varia entre 
5,833 i 8,808, la diversitat haplotípica (Hd) està compresa entre 0,507±0,125 i 
0,877±0,037, i la diversitat nucleotídica x100 (π) oscil·la entre 0,141±0,044 i 
0,451±0,048. Dels mostrejos realitzats a l’Oest del mar d’Alboran (WALB) es van 
analitzar 24, 23, 32 i 29 individus que pertanyen als anys 2005, 2009, 2013 i 2014 
Taula 1. Dades del fragment de 527 pb del gen COI a les poblacions al llarg dels anys. Es presenta el 
nombre d’individus analitzats(N), nombre d'haplotips, riquesa haplotípica (Hr), diversitat haplotípica (Hd) i 
diversitat nucleotídica x100 (π) . 
Població Any N nº haplotips Hr Hd π(x100)
CADI 2007 22 10 8,268 0,710 ± 0,106 0,320 ± 0,092
2010 24 8 5,833 0,507 ± 0,125 0,141 ± 0,044
2013 32 13 8,808 0,877 ± 0,037 0,451 ± 0,048
2014 27 10 7,512 0,761 ± 0,082 0,368 ± 0,074
WALB 2005 24 9 6,833 0,746 ± 0,076 0,430 ± 0,062
2009 23 10 8,086 0,846 ± 0,051 0,461 ± 0,046
2013 32 12 7,822 0,817 ± 0,053 0,432 ± 0,047
2014 29 14 9,780 0,865 ± 0,052 0,380 ± 0,054
ALAC 2007 20 6 5,000 0,789 ± 0,057 0,403 ± 0,037
2009 32 9 5,242 0,488 ± 0,109 0,163 ± 0,054
2013 30 9 6,023 0,600 ± 0,103 0,260 ± 0,068
2014 30 11 7,452 0,740 ± 0,081 0,312 ± 0,064
VALE 2007 22 6 4,545 0,411 ± 0,131 0,234 ± 0,080
2010 26 9 6,607 0,732 ± 0,084 0,351 ± 0,055
2013 26 6 3,846 0,354 ± 0,119 0,157 ± 0,065
2014 31 7 4,344 0,452 ± 0,110 0,144 ± 0,048
DELT 2007 35 6 3,109 0,316 ± 0,101 0,108 ± 0,047
2009 26 4 2,677 0,348 ± 0,115 0,163 ± 0,064
2013 27 4 2,481 0,430 ± 0,103 0,169 ± 0,069
2014 29 7 4,360 0,429 ± 0,114 0,206 ± 0,066
Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València 
(VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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respectivament. El nombre d’haplotips descrits en aquesta població segons l’any 
d’estudi es troba entre 9 i 14. La riquesa haplotípica oscil·la entre 6,833 i 9,78, la 
diversitat haplotípica varia entre 0,746±0,076 i 0,865±0,052, i la diversitat nucleotídica 
x100 està compresa entre 0,380±0,054 i 0,461±0,046. De les mostres procedents 
d’Alacant (ALAC) se’n van analitzar 20, 32, 30 i 30 individus corresponents als anys 
2007, 2009, 2013 i 2014 respectivament. El nombre d’haplotips descrits en aquesta 
població segons els anys de mostreig varia entre 6 i 11. La riquesa haplotípica varia 
entre 5 i 7,452, la diversitat haplotípica oscil·la entre 0,488±0,109 i 0,789±0,057, i la 
diversitat nucleotídica x100 està compresa entre 0,163±0,054 i 0,403±0,037. Dels 
mostrejos realitzats a la zona de València (VALE) es van analitzar 22, 26, 26 i 31 
individus corresponents als anys 2007, 2010, 2013 i 2014 respectivament. El nombre 
d’haplotips descrits en aquesta població està comprès entre 6 i 9, segons l’any de 
mostreig. La riquesa haplotípica oscil·la entre 3,846 i 6,607, la diversitat haplotípica 
varia entre 0,354±0,119 i 0,732±0,084, i la diversitat nucleotídica x100 està compresa 
entre 0,144±0,048 i 0,351±0,055. Per últim, de les mostres procedents del Delta de 
l’Ebre (DELT) se’n van analitzar 35, 26, 27 i 29 individus corresponents als anys 2007, 
2009, 2013 i 2014 respectivament. El nombre d’haplotips descrits en aquesta població 
durant els anys de mostreig està comprès entre 4 i 7. La riquesa haplotípica varia entre 
2,481 i 4,36, la diversitat haplotípica oscil·la entre 0,316±0,101 i 0,430±0,103, i la 
diversitat nucleotídica x100 està compresa entre 0,108±0,047 i 0,206±0,066.  
Les riqueses haplotípiques, les diversitats haplotípiques i les diversitats nucleotídiques 
varien segons l’àrea de mostreig (Fig. 2). La població de l’Oest del mar d’Alboran 
(WALB) presenta les riqueses i diversitats més elevades, i la població del Delta de 
l’Ebre (DELT) les més baixes. Però les diversitats d’aquestes dues poblacions són les 
més estables al llarg del temps. En canvi, la resta de poblacions, Cadis (CADI), 
Alacant (ALAC) i València (VALE), presenten unes riqueses haplotípiques i diversitats 
intermèdies però amb uns valors de diversitat més variables.  
Estructura filogenètica 
En aquest estudi (mostrejos de 2014 i Delta de l’Ebre 2007) s’han trobat 36 haplotips 
diferents, dels quals 19 (LDP91-LDP109) no han estat descrits en estudis previs (Taula 
supl. 1). D’aquesta manera, en tots els mostrejos de Liocarcinus depurator s’han 
obtingut un total de 80 haplotips del gen mitocondrial (COI) (Taules supl. 1, 2, 3 i 4).  
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Figura 2. Mitjanes amb desviacions estàndards de (A) Riquesa haplotípica (Hr), (B) 
diversitat haplotípica (Hd) i (C) diversitat nucleotídica x100 (π) dels mostrejos realitzats a 
cada població: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València 
(VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
En construir una xarxa haplotípica amb les 546 seqüències obtingudes, s’han 
diferenciat clarament 2 haplogrups l’Atlàntic: (ATL) i el Mediterrani (MED) (Fig. 3). El 
grup Atlàntic amb un total de 211 seqüències presenta 45 haplotips, de les quals una 
gran part són d’individus procedents de Cadis i de l’Oest del mar d’Alboran, amb 90 i 
74 seqüències respectivament. L’haplotip dominant d’aquest haplogrup és el LDP03, 
present en un total de 113 seqüències, de les quals 51 són de Cadis i 39 de l’Oest del 
mar d’Alboran. A més, dins d’aquest grup es troba l’haplotip LDP01 present en 25 
seqüències, la majoria de les quals són també d’individus procedents de Cadis (8) i de 
l’Oest del mar d’Alboran (10). Per altre banda, l’haplogrup Mediterrani amb un total de 
336 seqüències presenta 35 haplotips, de les quals una gran part són d’individus 
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procedents d’Alacant, de València i del Delta de l’Ebre, amb 91, 89 i 107 seqüències 
respectivament. També, aquest haplogrup presenta un haplotip dominant, el LDP02, 
amb un total de 261 seqüències, de les quals 64 són d’Alacant, 74 de València i 92 del 
Delta de l’Ebre. A més, dins d’aquest grup hi ha l’haplotip LDP19 present en 23 
individus, dels quals 22 són de les poblacions d’Alacant, de València i del Delta de 
l’Ebre. L’arbre bayesià on es veu la filogènia dels 80 haplotips, usant com a outgrup
Liocarcinus maculatus (FJ174949) (Palero et al., 2009), també diferencia clarament els 
dos haplogrups, ATL i MED (Fig. 3). A més s’observa que l’haplogrup Atlàntic és 
ancestral respecte al del Mediterrani. 
Figura 3. Xarxa haplotipica de les 546 seqüències analitzades (dreta) i arbre bayesià de la filogènia dels 
80 haplotips (esquerra). La línia verda separa els dos haplogrups Atlàntic (ATL) i Mediterrani (MED). 
Representats en diferents colors i diferents tonalitats les poblacions Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran 




Diferenciació genètica al llarg del temps de cada població 
La majoria d’individus capturats a Cadis i a l’Oest del mar d’Alboran l’any 2014 són de 
l’haplogrup ATL amb uns percentatges del 85 i del 83% respectivament (Fig. 4). Per 
altra banda, els individus d’Alacant, València i Delta de l’Ebre són majoritàriament de 
l’haplogrup MED amb uns percentatges del 87, 94 i 86% respectivament. 
Figura 4. Freqüències dels haplogrups Atlàntic (Blau) i Mediterrani (vermell) l’any 2014 de les poblacions 
Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
Fent un seguiment de l’evolució dels percentatges dels dos haplogrups, s’observen 
variacions en les poblacions de Cadis (CADI), de l’Oest del mar d’Alboran (WALB), 
d’Alacant (ALAC) i de València (VALE). La població del Delta de l’Ebre (DELT) és la 
més estable i no varia tant com la resta (Fig. 5). Cadis és molt inestable, ja que el 
percentatge de l’haplogrup Atlàntic varia entre el 72 i el 100% al llarg del temps. L’Oest 
del mar d’Alboran sembla estable en els 3 primers anys de mostreig amb uns 
percentatges de l’haplogrup ATL de 63% aproximadament, però l’any 2014 puja al 
83%. En el cas d’Alacant l’any 2007 s’observa un percentatge del 55% d’haplogrup 
ATL, però en la resta d’anys baixa per sota del 40%. Pel que fa València es també 
inestable, variant el percentatge de l’haplogrup ATL entre el 6 i el 31%.  
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Figura 5. Fluctuacions al llarg del temps de les freqüències de l’haplogrup Atlàntic en les poblacions de
Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).  
Per comprovar si eren significatives aquestes fluctuacions en els percentatges dels 
haplogrups al llarg del temps es van calcular els valors dels GammaST entre els anys 
de mostreig (Taula 2). En el cas de Cadis (CADI) presenta diferències genètiques 
globals significatives al llarg del temps. Segurament aquest resultat ve donat pel fet  
que les diferències genètiques entre el parell d’anys 2010-2013 són significatives. La 
resta de comparacions genètiques entre parells d’anys no presenten diferències entre 
ells, encara que al comparar els anys 2010-2014 per poc presenten diferències 
significatives amb un p-valor de 0,06. La població d’Alacant (ALAC) també presenta 
diferències genètiques significatives al llarg del temps, com indica el valor GammaST
global d’aquesta població. Aquesta diferenciació significativa podria ser deguda a les 
comparacions entre l’any 2007 i els altres anys. La població de València (VALE) no 
presenta diferenciació genètica al llarg del temps a nivell global però en la comparació 
genètica entre els anys 2010-2013 té un valor GammaST significatiu, indicant que hi ha 
diferències entre aquests anys. Les poblacions de l’Oest del mar d’Alboran (WALB) i 
del Delta de l’Ebre (DELT) no presenten diferenciació poblacional al llarg del temps.    
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Taula 2. Valors de GammaST entre parells d’anys i GammaST global per cada població. Els p-
valors s’han obtingut a partir de l’estadístic Snn. En negreta es mostren els valors significatius (p-
valor<0,05).




2007 - 2010 0.024 0.728
0.057 0.008
2007 - 2013 0.034 0.543
2007 - 2014 0.016 0.348
2010 - 2013 0.075 0.003
2010 - 2014 0.039 0.06
2013 - 2014 0.03 0.256
WALB
2005 - 2009 0.008 0.657
0.028 0.425
2005 - 2013 0.005 0.841
2005 - 2014 0.029 0.63
2009 - 2013 0.009 0.421
2009 - 2014 0.011 0.225
2013 - 2014 0.033 0.186
ALAC
2007 - 2009 0.207 <0.001
0.123 0.001
2007 - 2013 0.134 0.002
2007 - 2014 0.131 0.011
2009 - 2013 0.014 0.681
2009 - 2014 0.025 0.11
2013 - 2014 0.012 0.527
VALE
2007 - 2010 0.022 0.09
0.052 0.1
2007 - 2013 0.021 0.636
2007 - 2014 0.025 0.597
2010 - 2013 0.054 0.049
2010 - 2014 0.062 0.113
2013 - 2014 0.007 0.069
DELT
2007 - 2009 0.024 0.188
0.03 0.138
2007 - 2013 0.028 0.141
2007 - 2014 0.028 0.352
2009 - 2013 0.012 0.542
2009 - 2014 0.005 0.885
2013 - 2014 0.022 0.255
Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), 
València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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Diferenciació genètica entre poblacions contigües 
Per comprovar si les discontinuïtats oceanogràfiques són permanents, es van calcular 
els valors de GammaST entre parells de poblacions contigües en el mateix o similar any 
de mostreig (Taula 3). Les poblacions de Cadis i de l’Oest del mar d’Alboran, que es 
troben separades per l’Estret de Gibraltar (GS), presenten diferencies genètiques 
significatives comparant el mostreig de l’Oest del mar d’Alboran l’any 2009 amb el de 
Cadis l’any 2010. Les de l’oest del mar d’Alboran i d’Alacant que es troben separades 
pel Front Almeria-Orà (AOF) presenten diferències genètiques significatives en tots els 
anys menys quan es compara el mostreig de l’Oest del mar d’Alboran l’any 2005 amb 
el d’Alacant l’any 2007. Les poblacions d’Alacant i de València separades pel Canal 
d’Eivissa (IC) presenten diferències genètiques l’any 2007 i en comparar el mostreig 
de d’Alacant l’any 2009 amb el de València l’any 2010. Per últim, les poblacions de 
València i del Delta de l’Ebre on no hi ha discontinuïtat oceanogràfica evident entre 
elles no presenten diferències genètiques.    
Taula 3. Valors de GammaST entre poblacions de mostreig contigües en el mateix any o 
similar. Els p-valors s’han obtingut a partir de l’estadístic Snn. En negreta es mostren els
valors significatius (p-valor<0,05).
Discontinuïtats oceanogràfiques Comparacions entre poblacions GammaST p-valor
Estret de Gibraltar (GS)
CADI_2007 - WALB_2005 0.061 0.139
CADI_2010 - WALB_2009 0.116 0.001
CADI_2013 - WALB_2013 0.013 0.532
CADI_2014 - WALB_2014 0.023 0.12
Front Almeria-Orà (AOF)
WALB_2005 - ALAC_2007 0.015 0.306
WALB_2009 - ALAC_2009 0.268 <0.001
WALB_2013 - ALAC_2013 0.177 <0.001
WALB_2014 - ALAC_2014 0.294 <0.001
Canal d’Eivissa (IC)
ALAC_2007 - VALE_2007 0.124 0.003
ALAC_2009 - VALE_2010 0.062 0.013
ALAC_2013 - VALE_2013 0.013 0.479
ALAC_2014 - VALE_2014 0.021 0.162
No discontinuïtat
VALE_2007 - DELT_2007 0.042 0.072
VALE_2010 - DELT_2009 0.035 0.478
VALE_2013 - DELT_2013 0.018 0.466
VALE_2014 - DELT_2014 0.014 0.874
Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant 
(ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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Correlació entre distàncies genètiques i geogràfiques 
En analitzar si existeix correlació entre distàncies genètiques (GammaST) i 
geogràfiques dels individus capturats en les campanyes de 2014, s’observa un 
aïllament per distància significatiu. Passa el mateix en observar els individus de les 
passades campanyes de 2007 i 2013. Pel que fa a la campanya de 2009 no hi ha 
correlació entre distàncies genètiques i geogràfiques a falta de poder estadístic, ja que 
sol es tenen disponibles mostres de l’Oest del mar d’Alboran, València i Delta de l’Ebre
(Fig. 6). 
DISCUSSIÓ 
La diversitat genètica dels mostrejos de Liocarcinus depurator varia segons la població 
i l’any de mostreig. Pel que fa els mostrejos realitzats al 2014, la població de l’Oest del 
mar d’Alboran presenta els índex de diversitat més elevats (Taula 1). Això ens 
suggereix que aquesta població està en una zona d’intercanvi d’aigües atlàntiques i 
mediterrànies, ja que es troba aprop del Front Almeria-Orà, una discontinuïtat 
oceanogràfica que actua com a barrera genètica de moltes espècies amb mecanisme 
de dispersió epipelàgic (Patarnello et al., 2007; Galarza et al., 2009b; Schunter et al., 
2011). Les poblacions de Cadis i Alacant també presenten unes diversitats elevades. A 
la població de Cadis segurament són elevades degut a que aquesta espècie té un 
origen atlàntic i rep flux gènic d’altres poblacions d’aquest oceà (García-Merchán, 
2012). Pel que fa la població d’Alacant les seves diversitats són elevades per la 
Figura 6. Correlacions de distàncies genètiques amb geogràfiques dels anys de mostreig 2007, 2009, 
2013 i 2014, mitjançant un Test de Mantel. 
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mateixa raó que són elevades les de l’Oest del mar d’Alboran, però lògicament amb 
abundàncies d’haplotips inverses. En la població de l’Oest d’Alboran es troben més 
individus que presenten haplotips atlàntics i a la població d’Alacant més individus que 
presenten haplotips mediterranis. A les poblacions de València i del Delta de l’Ebre les 
diversitats són més baixes, segurament perquè estan situades lluny del Front Almeria-
Orà, i en ser una espècie introduïda al mar Mediterrani ha estat sotmesa a processos 
històrics i de selecció.  
En calcular la mitjana de la riquesa haplotípica, de la diversitat haplotípica i de la 
diversitat nucleotídica de les cinc poblacions (Cadis, Oest del mar d’Alboran, Alacant, 
València i Delta de l’Ebre) mostrejades al llarg dels anys (Fig. 2), es va observar que la 
població de l’Oest del mar d’Alboran presenta els valors més elevats i la del Delta de 
l’Ebre els més baixos. Les desviacions estàndards de les mitjanes d’aquestes dues 
poblacions són les més petites en comparar-les amb les poblacions de Cadis, Alacant i 
València, indicant que són les més estables al llarg dels anys de mostreig (Fig. 5 i 
Taula 2). La població del Delta de l’Ebre és estable segurament degut a que és la 
població d’estudi més llunyana de les discontinuïtats oceanogràfiques. En canvi, 
sorprenentment la població de l’Oest d’Alboran és també una de les poblacions 
d’estudi que presenta les diversitats més estables; això possiblement es deu a que hi 
són presents majoritàriament individus procedents de l’Atlàntic i la presència 
d’individus mediterranis es constant en la majoria d’anys de mostreig (Fig. 5). Aquesta 
estabilitat ens indica que l’entrada d’individus atlàntics per l’Estret de Gibraltar seria 
aproximadament constant al llarg dels anys de mostreig.  
La correlació entre distàncies geogràfiques i distàncies genètiques és significativa en 
els anys que s’han mostrejat com a mínim quatre poblacions (Fig. 6). L’any 2009 es 
van mostrejar tres poblacions i per tant, aquesta correlació no té prou potència 
estadística per treure’n cap conclusió. Però en els mostrejos dels anys 2007, 2013 i 
2014 s’observa una correlació significativa, indicant l’existència d’aïllament per 
distància. Aquest aïllament ens suggereix que les discontinuïtats oceanogràfiques 
estan involucrades en l’estructura genètica de la població de Liocarcinus depurator al 
llarg de la costa peninsular atlàntica-mediterrània.  
La xarxa haplotípica dels individus mostrejats al llarg del temps i l’arbre bayesià dels 
80 haplotips trobats en la zona d’estudi ens indiquen la clara existència de dos 
haplogrups, l’Atlàntic i el Mediterrani (Fig. 3). Com s’observa a la xarxa, l’haplogrup 
Atlàntic està composat majoritàriament per individus de la població de Cadis i de l’Oest 
del mar d’Alboran. Per altra banda, l’haplogrup Mediterrani esta compost 
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majoritàriament per individus de la població de Alacant, València i Delta de l’Ebre. Això 
ens torna a indicar que al llarg dels anys de mostreig la principal discontinuïtat 
oceanogràfica que actua com a barrera del flux gènic d’aquesta espècie és el Front 
Almeria-Orà. També calculant els valors de GammaST entre els parells de poblacions 
separades per les discontinuïtats oceanogràfiques (Taula 3) s’ha pogut observar de 
nou que la principal barrera que trenca el flux gènic es el Front Almeria-Orà els anys 
2009, 2013 i 2014. Però els valors de GammaST de l’any 2007 indiquen que la barrera 
que trencava el flux gènic era el Canal d’Eivissa (Taula 3). El fet que el mostreig del 
2007 situí com a principal barrera que separa els dos haplogrups al Canal d’Eivissa, 
ens planteja dues hipòtesis. Una, que la força del Front Almeria-Orà va disminuir 
durant la fase de dispersió epipelàgica de les larves que acabarien sent els individus 
de l’espècie L. depurator capturats l’any 2007, ja que aquest front és semipermanent i 
depèn de les condicions climàtiques que poden fer disminuir la seva força o inclús 
desaparèixer (Tintore et al., 1988). L’altre, podria ser que el corrent d’aigua que passa 
per la costa del nord d’Africa després del Front Almeria-Orà hagi produït uns girs 
anticiclònics esporàdics cap al nord i hagi dispersat passivament les larves cap les 
costes de València i de les Illes Balears (Millot, 1999). També trobem diferencies 
genètiques significatives en comparar els mostrejos de Cadis de 2010 amb els de 
l’Oest del mar d’Alboran de 2009, i els mostrejos d’Alacant de 2009 amb els de 
València de 2010. Però són difícils d’interpretar, ja que les comparacions no són del 
mateix any.  
Per comprovar com afecten les discontinuïtats oceanogràfiques sobre la composició 
genètica de les poblacions d’estudi es van calcular els percentatges d’haplogrup 
Atlàntic i Mediterrani que presentava cada població. La principal barrera que trenca el 
flux gènic dels individus mostrejats l’any 2014 és el Front Almeria-Orà (Fig. 4), com ja 
s’ha esmentat en el paràgraf anterior. Quan s’analitzen les fluctuacions d’aquests 
percentatges al llarg del temps s’observa que el flux gènic és asimètric entre les 
poblacions de L. depurator (Fig. 5 i Taula 2). El fet que les larves d’aquest cranc siguin 
epipelàgiques provoca una certa homogeneïtat entre les poblacions separades per 
l’Estret de Gibraltar (Cadis i Oest del mar d’Alboran) (Taula 3), ja que hi ha un fort flux 
d’aigua atlàntica cap al mar Mediterrani, el qual transporta les larves d’aquesta espècie 
(Abelló, & Guerao, 1999). Per aquesta raó, aquestes dues poblacions presenten un 
elevat percentatge d’haplogrup Atlàntic. Per altra banda, és molt difícil que hi hagi flux 
gènic cap a aigües atlàntiques ja que la sortida d’aigua del Mediterrani té lloc per la 
part inferior, ja que és més densa. Aquest fet es veu reflectit clarament en els 
percentatges dels individus que presenten l’haplogrup Atlàntic l’any 2007 i 2010 a la 
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població de Cadis. Però sorprenentment l’any 2013 s’observa un augment del 
percentatge d’individus que presenten l’haplogrup Mediterrani. Això indicaria que el 
patró de circulació d’aigua a l’Estret de Gibraltar va presentar alguns canvis durant 
l’estadi larvari dels individus mostrejats el 2013. Aquest canvi podria ser degut a que la 
profunditat del flux d’aigua atlàntica superficial que entra al Mediterrani va disminuir a 
causa d’alguns factors ambientals. Això podria provocar que el corrent d’aigua que va 
del Mediterrani a l’Atlàntic sigui més superficial i així les larves d’origen mediterrani 
poguessin migrar a aigües atlàntiques. Pel que es pot observar en el gràfic de la 
Figura 5 la població de l’Oest del mar d’Alboran és estable en els anys de mostreig del 
2005, 2009 i 2013 però l’any 2014 hi ha un augment del percentatge d’individus que 
presenten l’haplogrup Atlàntic però en calcular el valor de GammaST entre aquest any 
i la resta d’anys de mostreig no s’obtenen diferències significatives (Taula 2).  
La població d’Alacant és la més inestable al llarg del temps, ja que l’any 2007 més de 
la meitat dels individus mostrejats presentaven l’haplogrup Atlàntic mentre que en la 
resta d’anys en aquesta població predomina l’haplogrup Mediterrani (Fig. 5 i Taula 2). 
Això indica que durant l’estadi larvari dels individus mostrejats l’any 2007 el Front 
Almeria-Orà no va actuar com a barrera genètica que separa les dues poblacions 
d’estudi (Oest del mar d’Alboran i Alacant). Possiblement en aquell any la 
discontinuïtat principal que trencava el flux gènic va ser el Canal d’Eivissa (Taula 3). La 
població de València també presenta inestabilitats, però no són globalment 
significatives. Aquesta inestabilitat segurament és deguda a que els mostrejos dels 
anys 2013 i 2014 presenten un elevat percentatge d’haplogrup Mediterrani quan els 
dos anys anteriors de mostreig presenten cert percentatge d’haplogrup Atlàntic. Aquest 
fet podria ser causat pels girs anticiclònics esporàdics procedents del corrent d’aigua 
que passa per la costa del nord d’Africa (Millot, 1999). Pel que fa a la població del 
Delta de l’Ebre, en estar allunyada de les discontinuïtats oceanogràfiques i més aïllada 
de la resta és la més estable tal i com s’ha dit abans.
Després de realitzar aquest estudi s’ha pogut observar com aquesta espècie de 
dispersió epipelàgica a traves dels corrents d’aigües està fortament influenciada pels 
corrents marins. Per tant, estudiant els patrons de distribució genètica d’aquest cranc 
al llarg dels anys, usant com a marcador molecular el gen mitocondrial COI, es pot 
obtenir informació sobre l’estat de les discontinuïtats oceanogràfiques (Galarza et al., 
2009b; White et al., 2010) situades a la part superficial de la columna d’aigua al llarg 
del temps. En futurs estudis on es comptarà amb les seqüències del fragment del gen 
COI dels mostrejos que es realitzen anualment es podrà arribar a entendre amb més 
profunditat l’evolució interanual d’aquestes discontinuïtats. Aquesta espècie és doncs 
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un bon indicador de l’estat de les discontinuïtats oceanogràfiques existents al llarg de 
la costa de la Península Iberica.  Queden però encara molts factors que poden influir 
tant en la capacitat de dispersió com en el resultat final d’estructuració genètica, com 
pot ser, per exemple, el comportament actiu de les larves i post-larves, ja que amb els 
seus moviments verticals poden ser capaces de moure’s entre diferents masses 




- El cranc Liocarcinus depurator presenta dos haplogrups, l’Atlàntic que és més 
freqüent en les poblacions de Cadis i de l’Oest del mar d’Alboran, i el 
Mediterrani que és més freqüent en les poblacions d’Alacant, València i Delta 
de l’Ebre.
- L’any 2014 la principal barrera que separa els dos haplogrups és el Front 
Almeria-Orà. 
- Aquesta espècie presenta aïllament per distancia, indicant que les 
discontinuïtats oceanogràfiques podrien estar involucrades en la seva 
estructura genètica. 
- Des de un punt de vista temporal les freqüències haplotípiques no són estables 
en les poblacions properes a les discontinuïtats oceanogràfiques. 
- El flux gènic és asimètric entre les poblacions separades per les discontinuïtats 
oceanogràfiques, degut a l’entrada principal d’aigua atlàntica al mar 
Mediterrani. 
- De l’estudi dels haplotips del gen COI a L. depurator s’ha pogut observar que 
les discontinuïtats oceanogràfiques no són estables al llarg del temps. 
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MATERIAL SUPLEMENTARI
Taula suplementaria 1. Taula d'haplotips del fragment de 527 pb del gen COI dels individus seqüenciats en 
aquest estudi.
Població CADI14 WALB14 ALAC14 VALE14 DELT14 TOTAL14 DELT07 TOTAL
LDP01 1 3 1 5 5
LDP02 1 4 15 23 22 65 29 94
LDP03 13 10 2 2 2 29 29
LDP05 1 1 2 3
LDP08 2 1 3 3
LDP19 1 4 2 1 8 1 9
LDP20 1 1 1
LDP26 1 1 1
LDP27 2 2 2
LDP28 3 3 3
LDP34 1 1 2 2
LDP45 1 1 1 2
LDP48 1 1 1
LDP49 2 2 2
LDP52 2 2 2
LDP55 1 1 1
LDP72 1 1
LDP91 1 1
LDP92 2 2 2
LDP93 1 1 1
LDP94 1 1 1
LDP95 1 1 1
LDP96 1 1 1
LDP97 1 1 1
LDP98 1 1 1
LDP99 1 1 1
LDP100 1 1 1
LDP101 1 1 1
LDP102 1 1 1
LDP103 1 1 1
LDP104 1 1 1
LDP105 1 1 1
LDP106 1 1 1
LDP107 1 1 1
LDP108 1 1 1
LDP109 1 1 1
nº haplotips 10 14 11 7 7 34 6 36
N 27 29 30 31 29 146 35 181
Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), Alacant (ALAC), València 
(VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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Taula suplementaria 2. Taula d'haplotips del fragment de 527 pb del gen 
COI dels individus analitzats en García-Merchán et al. (2012). 
Població CADI07 WALB05 ALAC07 VALE07 TOTAL
LDP01 2 1 3 6
LDP02 6 7 17 30
LDP03 12 11 6 1 30
LDP04 1 1
LDP05 2 2






















Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran 
(WALB), Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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Taula suplementaria 3. Taula d'haplotips del fragment de 527 pb del gen COI dels 
individus analitzats per García-Merchán (2012).
Població CADI10 WALB09 ALAC09 VALE10 DELT09 TOTAL
LDP01 1 3 1 1 6
LDP02 7 23 13 21 64


























Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), 
Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).
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Taula suplementaria 4. Taula d'haplotips del fragment de 527 pb del gen COI dels 
individus analitzats per Roda (2014).
Població CADI13 WALB13 ALAC13 VALE13 DELT13 TOTAL
LDP01 4 3 1 8
LDP02 6 7 19 21 20 73








LDP27 1 1 2 4
LDP28 1 1 2
LDP33 1 1 2
LDP34 1 1
LDP55 2 2 4
LDP79 1 1











Nomenclatura de les poblacions: Cadis (CADI), Oest del mar d’Alboran (WALB), 
Alacant (ALAC), València (VALE) i Delta de l’Ebre (DELT).


